







ダイコンに雄性不稔を引き起こすことが知られている Brassica maurorum の mtDNAを次世代シーク
エンサーにより解読し，約 66.9Mb の塩基配列情報を得た。得られた 242 個のコンティグの中から，
ミトコンドリアゲノムに由来する 32 個のコンティグを選抜し，PCRとダイレクトシークエンシング
により，隣接すると思われるコンティグ間の接続を調べた。その結果，32 個のコンティグすべての
























コンドリアゲノムの構造を初めて明らかにした（Ogihara et al., 2005）。また，最近では，次世代シー
クエンサーを用いて，ダイコン（Raphanus sativus）の正常型とオグラ型の 2種類のミトコンドリア


































たが，いずれの標品からも純度の高い mtDNA を精製することが可能であった（図 3）。しかし，
DNA量は標品 1が 1.2μg，標品 2が 2.5μg であり，いずれも次世代シークエンシング用のライブラ
リー調製には量が不足すると思われた。そこで標品 1 を鋳型に，REPLI-g Mini Kit を用いて，
mtDNAの全体を in vitro 増幅し，ライブラリーの作製に十分な量のDNAを確保した。












500bp 以上の 169 個のコンティグとして分配された。こ
の 169 個のコンティグで，合計 528,396bp の塩基配列情
報を提供する。ちなみに，コンティグの長さの平均は約
3kb（3,126bp）であり，もっとも大きいコンティグは約
31kb（30,844bp），N50 の値は 7,374bp であった。なお，
100bp 以上の長さを持つものまで含めると，コンティグ
数は 242 個であり，これらのコンティグで 548,609bp を
カバーした。今，B. maurorum のミトコンドリアゲノム
の大きさを 300kb と仮定し，アラインメントされた約 66.9Mb のリードがすべてmtDNAに由来する
と仮定すると，ゲノムのカバレッジは 200 倍以上となり，今回の実験で得られた情報量は，B. 
maurorum のミトコンドリアゲノム全体を解読するのに十分であると思われた。






ばコンティグNo. 0065 から，No. 0002 を経て，間にある 28 個のコンティグを経由し，No. 0009 か
ら No. 0027 を経て，再度No. 0065 に戻るという，一筆書きの経路を辿ることができる。現時点で，
まだ各コンティグの塩基配列の内容を詳細に解析できてはいないが，Blast 解析の結果をみる限りで
は，これらのコンティグは植物ミトコンドリアに存在する既知の遺伝子をすべて含んでいる。したがっ
て，合計 236,281bp からなる，このコンティグの並びが，B. maurorum のミトコンドリアゲノムのマ
スターサークルに相当するものと思われる。







Serial No. Contig No. Length（bp） Num. Reads
1 0002 29519 11751
2 0003 24834 12702
3 0005 23073 7017
4 0006 21304 9040
5 0007 17879 11881
6 0008 16174 6562
7 0009 15049 7267
8 0011 9310 5635
9 0012 9301 3567
10 0015 7374 3028
11 0016 7374 2173
12 0020 5676 3284
13 0021 5334 3003
14 0023 4910 2085
15 0024 4776 2292
16 0025 4067 2743
17 0027 3634 2478
18 0030 3366 1513
19 0036 3057 1109
20 0040 2793 1060
21 0044 2577 1741
22 0047 2296 890
23 0048 2281 1679
24 0050 2205 1266
25 0058 1903 1541
26 0065 1794 1143
27 0073 1641 1509
28 0111 1073 521
29 0158 607 405
30 0161 590 467
31 0194 341 340








1 （Bm）FSL_065-002_F AGCATCGGGTAAATGGGATC 65 2
+
695
2 （Bm）FSL_065-002_R TCCTTCACTCGACCAGAGCT 2 65
3 （Bm）FSL_002-036_F CCCTTTCCTCCTATGCTCAC 2 36
+
482
4 （Bm）FSL_002-036_R TAAGCATGACTCGAGCACTT 36 2
5 （Bm）FSL_036-016_F CGTTAGAAGAAGATGAGCTG 36 16
+
474
6 （Bm）FSL_036-016_R CCTTGTTGCTTGGTTGGATA 16 36
7 （Bm）FSL_016-023_F GAGCAGTATAAGCCCTTCTC 16 23
+
1225
8 （Bm）FSL_016-023_R GATGGAGTCTACATCGTACG 23 16
9 （Bm）FSL_023-025_F CTATCTGCGTCGAGTGTGTC 23 25
+
1027
10（Bm）FSL_023-025_R CGTGCTTCCCTCACATTTTG 25 23
11（Bm）FSL_025-058_F CCTCCTTCCAGCTCAGAATG 25 58
+
1102
12（Bm）FSL_025-058_R CTGAGATGTCCAGCGGATTC 58 25
13（Bm）FSL_058-007_F CTCTACAATGCCCATAGAGG 58 7
+
1031
14（Bm）FSL_058-007_R ATGGAAGGAAGGCTAGAATC 7 58
　15（Bm）FSL_007-050_F GGTAGATAGCTCAGTAGTCG 7 50
－注
16（Bm）FSL_007-050_R CTACTGCAGCCCATATAATG 50 7
17（Bm）FSL_050-021_F TCACGACCTACAGGTAAGAC 50 21
+ 1064
18（Bm）FSL_050-021_R CCGAACACCTGAAGTCCTTG 21 50
19（Bm）FSL_021-040_F AGCGGTAAGGCATCCCAAGG 21 40
+ 1140
20（Bm）FSL_021-040_R ATGACTTGTCACTGTGAAGC 40 21
21（Bm）FSL_040-227-048_F TGTCGTATGAGAGGCTACAG 40 227
+ 1056
22（Bm）FSL_040-227-048_R CCTACCTTACAAAGGGAACG 48 227
23（Bm）FSL_048-011_F GCTCGTCTTATGGCATTAGC 48 11
+ 1051
24（Bm）FSL_048-011_R ACTTCGCCTCTTTGTTGGAC 11 48
25（Bm）FSL_011-005_F TCACTGGTATGACTCTGTGC 11 5
+ 1082
26（Bm）FSL_011-005_R ACTTAGGCTTCTGCTTCTGG 5 11
27（Bm）FSL_005-111_F TAGAGCAAGTTCCGTTCTGG 5 111
+ 1058
28（Bm）FSL_005-111_R GAGAAGAAGGAACCGAGAAG 111 5
29（Bm）FSL_111-047_F CTTCTCGGTTCCTTCTTCTC 111 47
+ 1134
30（Bm）FSL_111-047_R TACGCTTACCAAGCCTAGTC 47 111
31（Bm）FSL_047-030_F ACCATAGCATGTTACACGAG 47 30
+ 1076
32（Bm）FSL_047-030_R CGAGAACTTCCGGATCGAAG 30 47
33（Bm）FSL_030-044_F TTCAAAGAACTGCGCTTAGC 30 44
+ 1078
34（Bm）FSL_030-044_R TTGAACCTTGTCAATGATCG 44 30
35（Bm）FSL_044-020_F GATAGGACCAGTATCGGACG 44 20
+ 1050
36（Bm）FSL_044-020_R TTCGCCCTCGTCAGAGAAAG 20 44
37（Bm）FSL_020-073_F CGTAAAGGCAGATGTAGTAG 20 73
+ 1030
38（Bm）FSL_020-073_R AGTCTCATCTTGTGTGTTGG 73 20
39（Bm）FSL_073-008_F CGAATGTAACTCCCGACTAC 73 8
+ 1041
40（Bm）FSL_073-008_R CCGAAGAGGAAAGAAGAATC 8 73
41（Bm）FSL_008-158-015_F GCAAGCCAAGCCGATGATAG 8 158
+ 1189
42（Bm）FSL_008-158-015_R GCCATGGACTTGGATCTACC 15 158
43（Bm）FSL_015-024_F GCACCAGAGGTGTACTAATC 15 24
+ 1107
44（Bm）FSL_015-024_R AATAGGAATACTCGGACTCG 24 15
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45（Bm）FSL_024-161-012_F TTTCTCGAAGCCTCTTGTTC 24 161
+ 1027
46（Bm）FSL_024-161-012_R CTTTCTCGGTCCGAAAAGTG 12 161
47（Bm）FSL_012-006_F AGAAACAGAGTCGATACGAC 12 6
+ 1101
48（Bm）FSL_012-006_R GACCAACCTATCACCTATCC 6 12
49（Bm）FSL_006-003_F CTAGCTTTTACCGCTATCGC 6 3
+ 1119
50（Bm）FSL_006-003_R TTCTTCCCGACATGCTATGG 3 6
51（Bm）FSL_003-194-009_F TTTCCGTTGGGAGCTCTCTC 3 194
+ 1052
52（Bm）FSL_003-194-009_R GAACAGCGAACAACCAGAGC 9 194
53（Bm）FSL_009-027_F AATAGAGGTGCAAGGCTGAC 9 27
+ 1039
54（Bm）FSL_009-027_R GCAGCTCCATTCGTTTGTTG 27 9
55（Bm）FSL_027-065_F TAGGCGAGTGCAGTCACTTC 27 65
+ 1111
56（Bm）FSL_027-065_R GCTGGACTCTATTATCTCCG 65 27
57（Bm）FSL_007-050_F_new GACGAGACGTTAATGCGAAC 7 50
+ 828
58（Bm）FSL_007-050_R_new CTTTGATCCGGAGGAAAGAG 50 7
注： No. 15 と No. 16 のプライマーペアでは，コンティグNo. 0007 と No. 0050 をまたぐDNA断片は
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This project aims at giving a new idea on the structure, function, diversity and evolution of 
mitochondrial genome of higher plant, by comparing genome sequences among ten different types of 
mitochondrial genome from each of wheat and radish taxa.  For this purpose, the next-generation 
sequencer will be efficiently used to obtain a large amount of sequence data, and bioinformatic 
approach will be adopted to compare whole mitochondrial genomes among the taxa.  As the first step 
toward the project goal, we have obtained about 66.9Mb sequence data from mtDNA of Brassica 
maurorum whose cytoplasm is known to induce male-sterility to radish.  The 32 contigs with 
mitochondrial sequence were selected from 242 contigs assembled.  Connection between two 
neighboring contigs was examined by PCR amplification of an overlapping fragment and its direct 
sequencing, and a master circle molecule consisting of 236,281bp sequence was predicted for B. 
maurorum mitochondrial genome.  
Keywords : mitochondrial genome, next-generation sequencer, Brassica maurorum, Radish, Cytoplasmic 
male sterility（CMS）
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